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論文の内容の要旨
本研究では、ヒメナガカメムシ類の有する菌，細胞塊に着自し、共生微生物の系統と局在、宿主共生器宮の
形成過程や発生の分子機構を解析することで、謎の多い菌細胞塊の進化についていくつかの解答を得ること
に成功した。
ヒメナガカメムシ類 (Nysiussp.)は腹部に l対の菌細胞塊と細胞内共生細菌を有することが知られてい
たが、細菌の実体は不明であった。そこで、この細菌の正体を明らかにするため、細菌叢の解析、分子系統
解析、組織化学的解析を行った。日本全国よりヒメナガカメムシ類を採集し(計4種、 18僧体群、 281個体)、
菌細胞塊の細麗叢を 16SrRNA遺伝子に基づいて解析すると、棺向性の高い (98.8-99.6%)特定の細蕗類が
全個体から検出された。詳細な分子系統解析により、これらの細蕗はyプロテオバクテリア内に属する新規
細胞内共生細菌であることが判明した。意外にも、近縁なカメムシ類の腸内共生細菌(戸プロテオバクテリ
ア)とは全く異なる系統群であった。また、この細菌は絶対共生細菌のゲノムに典型的な高 AT含率で極小
化したゲノム(~ O.6Mb)を有しており、宿主に依存し遺伝子の多くを失ったことが示唆された。続いて
wFISH法と TEMにより共生細菌を観察したところ、菌細胞塊はもとより卵巣と卵の前極部に感染が確認さ
れ、次世代に垂直伝達していることがわかった。当該細菌に暫定学名 •Candidatus Scheiderya nysicola' を提
唱した。
加えて、上述の方法でヒメナガカメムシ類4種の組織より高頻度 (83.1%)で検出された別の未知細胞内
細菌について、カメムシ類 195種925個体への感染を PCRによりスクリーニングした結果、うち 12種に同
様の縮惑が感染していることを発見した。分子系統解析、 wFISH法による微生物学的同定を行い、新規任
意共生細菌 'CandidatusLariskela arthropodarum' と名付けた。
次に、菌細胞塊の進化発生学的な起源を明らかにするため、ヒメナガカメムシおよびウスイロヒラタナガ
カメムシの卵を数時間ごとに固定、JIf発生を詳細に観察し、 wFISH法により共生細菌の局在と菌細抱塊を
形成する細胞群を特定した。その結果、ヒメナガカメムシは距反転の直前(受精後72-84時間)に腹部の側
面にある細胞群へ共生細菌が感染し、後にそれらが融合して菌細胞塊が完成するという、本種に独自の菌細
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胞塊形成過程を示した。このことは、ナガカメムシ類が独自の菌締胞塊発生機構を進化させてきたことを示
唆している。
最後に、密細胞塊形成の分子機構を明らかにするため、昆虫の体節および付属Il支などの分化を制御する複
数の転写因子 (DI1， Ubx， abd-A)を取得して pRNAiを行ったところ、菌細胞塊形成に驚くべき影響がみられたc
特に Ubxの発現抑制により菌細胞塊が消失したこと、感染前の菌細胞に Ubxが特異的に発現していること
から、菌細胞塊の発達に Ubxが必須であることが明らかになった。他種との発現部位比較により、ヒメナ
ガカメムシの Ubxが異所的な発現を獲得することにより、新しい共生器官が進化した可能性が示唆された。
審査の結果の要旨
本研究においては、まず 1940年代から組織学的記載がありながら、その実体がわかっていなかったヒメ
ナガカメムシ類の菌細胞共生細菌 (Schneideria)を同定し、 しかも未知の任意共生細菌 (Lariskel1a) を発見
したとし寸微生物学的な価値、新規性にとどまらず、半麹目昆虫に普遍的に存在するにも関わらず、異麹型
自において失われた菌紹i抱塊がヒメナガカメムシ類など限定されたナガカメムシ亜科の系統で再度獲得され
たという、共生進化的にきわめて興味深い現象に対して進化発生学的アプローチから取り組んでおり、その
独自性と新規性はきわめて高し E。提示された葱細胞塊の詳細な組織発生学的記載の質は高く、しかもこの共
生器官の形成に関わる転写因子の有力候補として Ubxを向定した成果は大変に興味深く、今後の展開にも
大いに期待がもてる。これらの学術的知見はすでに 2報の論文として国際学術誌に発表され、続いて数報の
論文が公表準備中であり、その学術的な達成茂、価値は十分に高いものと評価される。
平成 25年 i月23日、学位論文審査委員会において、審査委員全員出席のもとに論文の審査及び最終試験
を行い、本論文について著者に説明を求め、関連事項について質疑応答を行った。その結果、審査委員全員
によって合格と判定された。
よって、著者は博士(学術)の学位を受けるに十分な資格を有するものと認める。
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